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RESUMO

O objetivo do presente estudo foi determinar a diversidade e a estrutura genética de seis populagdes naturais de
Prochilodus lineatus em usinas hidrelétricas (UHE) dos rios Pardo (UHE Limoeiro — LMO), Mogi-Guagu
(UHE Mogi-Guagu — MOG) e Tiet¢ (UHE Promissdo — PRO, UHE Barra Bonita — BAB, UHE Nova
Avanhandava — NAV e UHE Bariri — BAR). Foi encontrado um total de 47 alelos, com tamanhos entre 118pb e
330pb. Os resultados de heterozigosidade média observada (0,490 a 0,625) refletiram uma alta variabilidade
genética intrapopulacional. Os valores de distancia genética (0,149 a 0,773), Fst (0,006 a 0,218) ¢ Nm (1,2 a
4,2) mostraram a presenca de similaridade genética entre as populagdes. De acordo com a AMOVA, houve
maior variagdo dentro das populagdes do que entre elas. O dendograma mostrou a formagdo de dois
agrupamentos (LMO-PRO-MOG e BAR-BAB-NAYV). Concluiu-se que as populagdes naturais apresentaram
alta variabilidade genética, com similaridade genética entre elas, possivelmente causada pelo programa de
repovoamento realizado nesses rios.
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ABSTRACT

The aim of this study was to determine the genetic diversity and structure of six wild populations of
Prochilodus lineatus in Hydroelectric Power Plants (HPP) of the Pardo (HPP Limoeiro — LMO), Mogi Guacu
(HPP Mogi-Guagu — MOG), and Tiete (HPP Promissdo — PRO, HPP Barra Bonita — BAB, HPP Nova
Avanhandava — NAV and HPP Bariri — BAR) rivers. A total of 47 alleles, ranging in size from 118bp to 330bp
were found. The results of observed heterozygosity average (0.490 to 0.625) reflected a high intra-population
genetic variability. The values of genetic distance (0.149 to 0.773), Fst (0.006 to 0.218), and Nm (1.2 to 4.2)
showed that between the populations there is genetic similarity. According to AMOVA there was higher
variation within populations than between them. The dendrogram demonstrated the formation of two groups
(LMO-PRO-MOG and BAR-BAB-NAV). It was concluded that wild populations had high genetic variability
with genetic similarity between them, possibly caused by the restocking program performed in these rivers.
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INTRODUCAO hidrelétricas (Ribolli et al., 2012; Lopera-Barrero

et al., 2013; Pinsk e Palumbi, 2014).
O curimba, Prochilodus lineatus (Valenciennes,

1836), conhecido também como curimbata,
grumatd ou  papa-terra  (Characiformes:

A redugdo do tamanho populacional de espécies
nativas pode ser mitigada por estratégias de

Prochilodontidae) ¢ uma espécie migratoria
endémica das bacias formadas pelos rios Parana
e Paraguai. Atualmente essa espécie apresenta
uma diminuicdo do numero de populacdes
naturais principalmente devido a contaminagéo
dos rios, a sobrepesca e a construgdo de usinas

Recebido em 2 de outubro de 2015
Aceito em 20 de abril de 2016
E-mail: nelson.peixegen@gmail.com

monitoramento de populagdes naturais, bem
como pelo restabelecimento de fluxo génico
entre as populagdes (Marteleto, 2015). Nesse
contexto, os programas de repovoamento de
peixes nativos estdo sendo cada vez mais
utilizados como estratégias de conservagdo
(Ribeiro et al., 2015).
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A implantagdo de um programa de repovoamento
eficiente deve sempre buscar a preservagdo da
variabilidade genética das populagdes de peixes
nativos. Por isso, a primeira providéncia a
ser tomada na implantacdo desses programas
¢ verificar a variabilidade genética dos
reprodutores e das populagdes naturais, tendo em
vista que estoques com baixa variabilidade
genética ou a diminuicdo desta ao longo das
geracdes podem gerar futuramente problemas de
endogamia (Lopera-Barrero et al., 2010). Esta,
por sua vez, promove a perda da adaptabilidade e
diminui a sobrevivéncia das progénies, sendo
fundamental a manutengdo da diversidade
genética em estoques naturais (Povh et al.,
2008).

As ferramentas mais utilizadas na determinacéo e
na conservagdo da diversidade e da estrutura
genética de populagdes naturais de peixes
sio os marcadores moleculares, sendo os
microssatélites um dos mais usados na atualidade
(Abdul-Muneer, 2014). Alguns estudos recentes
envolvendo conservacdo de espécies nativas

migradoras tém mostrado resultados efetivos por
meio da utilizagdo de marcadores moleculares
microssatélites (Lopera-Barrero et al., 2014,
Ribeiro et al., 2015).

Dessa forma, o objetivo do presente estudo foi
determinar a diversidade e a estrutura genética de
seis populagdes naturais de P. lineatus dos rios
Pardo, Mogi-Mirim e Tiet€, por meio de
marcadores microssatélites.

MATERIAL E METODOS

Este estudo foi realizado de acordo com as
normas internacionais de bem-estar animal,
ap6s aprovagdo pelo Comité de FEtica em
Experimenta¢do Animal (protocolo n° 203/2012).

Foram coletadas 48 amostras de nadadeira (1cm?
aproximadamente) de seis populagdes naturais de
reservatdrios localizados nos rios Pardo, Mogi-
Guacu e Tieté, no estado de Sdo Paulo. As
amostras foram conservadas em alcool 70%, até
a realizag@o das analises genéticas (Tab. 1).

Tabela 1. Abreviatura, nimero de amostras, inicio de operagdo e especificagdo dos locais de coleta das

populagdes de Prochilodus lineatus analisadas

Populagdes Abreviatura ~ Numero Inicio de Latitude Longitude
de operagao
amostras
UHE Limoeiro LMO 4 Pardo 1958 21°37°30°S 47°00°34°W
UHE Mogi- Guagu MOG 4 Mogi-guagu 1999 22°22°46°S 46°54°01”°W
UHE Promissao PRO 7 Tieté 1975 21°17°52’S 49°47°20°W
UHE Barra Bonita BAB 23 Tieté 1963 22°31°10°S 48°32°00°W
UHE Nova NAV 4 Tieté 1982 21°07°05°S 50°12°02°W
Avanhandava

UHE Bariri BAR 6 Tieté 1965 22°09°11°S 48°45°08°W

Para extragdo de DNA, foi utilizado o protocolo
de extragdo com NaCl (Lopera-Barrero et al.,
2008). Para avaliar a concentragdo total de DNA,
as amostras foram mensuradas por meio do
espectrofotometro  PICODROP®  (Picodrop
Limited, Hinxton, Reino Unido) utilizando-se
uma concentracdo de 10ng/pL. A integridade do
DNA foi avaliada em gel de agarose 1% corado
com SYBR Safe™ DNA Gel Stain (Invitrogen,
Carlsbad CA, EUA), sendo a eletroforese
conduzida em tampao TBE 0,5 X (250mM Tris-
HC1, 30mM A&cido bérico e 41,5mM EDTA) por
uma hora a 70V. O gel foi visualizado em
aparelho transiluminador com luz ultravioleta,
sendo a imagem fotografada utilizando-se o
programa Kodak EDAS (1D Image Analysis 3.5
Kodak, EUA).
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O DNA foi amplificado para um volume final de
reag¢do de 15uL. Utilizou-se 1X do tampao Tris-
KCl, 2,0mM de MgCl,, 0,8uM de cada primer
(Forward e Reverse), 0,2mM de cada dNTP,
uma unidade de Platinum Taq DNA Polimerase ¢
20ng de DNA de cada amostra. Inicialmente o
DNA foi desnaturado a 94°C por quatro minutos
e, em seguida, foram realizados 30 ciclos, cada
um consistindo de 30 segundos de desnaturagdo
a 94°C; 30 segundos de anelamento (sendo a
temperatura variavel para cada primer) e um
minuto de extensdo a 72°C. Depois se realizou
uma extensdo final a 72°C por 10 minutos.
Foram amplificados 10 primers: P101, Pli30,
Pli43 e P1i60 (Yazbeck e Kalapothaki, 2007) e
Par12, Parl4, Par21, Par43, Par80 e Par82
(Barbosa et al., 2006; Barbosa et al., 2008) (Tab.
2). As reagdes foram conduzidas em
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termociclador Veriti® (Applied Biosystems®,
Austin, TX, EUA).

As amostras amplificadas foram submetidas a
eletroforese em gel de poliacrilamida 10%
(acrilamida:bisacrilamida — 29:1) desnaturante
(6M de ureia) e conduzidas em tampdo TBE 1X
(90mM de Tris-Borato e 2mM de EDTA) com
180V e 250mA por oito horas.

Para a visualizacdo dos alelos, foi utilizada a
coloracdo com nitrato de prata (Bassam et al.,
1991) modificado. O gel foi submetido a uma
solucdo de fixacdo (10% de etanol e 0,5% de
acido acético) por 20 minutos, corado com 6mM
de nitrato de prata por 10 minutos e
posteriormente visualizado (0,75M de NaOH e
0,22% de formol-40%) e fotografado com
camera Nikon CoolPix 5200.

Tabela 2. Numero de acesso, repeti¢do, sequéncia e temperatura de anelamento dos primers utilizados na

andlise das populagdes de Prochilodus lineatus

Primers (n° de

Temperatura de

acesso do Repeticao Sequéncia 5°-3" anelamento
GENBANK) (°C)
P101 (AY176774) (AATTT), F: TGACTGTGAACACGGTCACGC 56
R: ACACAGTAGAACATACCTCTG
P1i30 (sem n°) (GTCT)n 116 pb F:GATGTCGGTTCTTGTACAGTGGTG 66
R:AGCTGCTGAGGATTCTGGGTCAC
Pli43 (sem n°) (GT)13 F: AGTCCACTCCTTAGGCGAGTGAG 60
R: ATAGACGGGCATGTGTCACAGCT
P1i60 (sem n°) (GA)13 F: GCTAGGACGGTTAGCGTCCACTG 69
R: CGACACGTACATCATTACCTCGG
Par 12 (DQ367228) (AAAC), F: CGAGCTGGTACCGTCACATA 54
R: AGCATGATGCAAAGGATCTG
Parl4 (DQ367230) (TGTC)s F: GTATTAGGGGAGAGAATTTG 48
R: TCTCATCAGTTATCACCAAC
Par21 (DQ367233) (ATGA)g F:CAAAAGGATAAGTAGCTCAG 47
R: AGCTCTGTTTATGATGACC
Pard3 (DQ367237)  (GA)((CA)(CAGA)4«(GA);; F: GCGTCTGACTCGTTACCTC 50
R: ACCTCATTCCCTCAAGTGC
Par80 (DQ524176) (CT)3y F: CTAACCTACAAACCTCATTC 52
R: CTGTAAAAGCTCCACTTATC
Par82 (DQ524177) (CT)yy F:CTCTAACAAGGTGAAACAAC 52

R: TTTAAACTGTAGGCACAGAC

O tamanho dos alelos foi calculado utilizando-se
DNA ladder (Invitrogen) de 10, 50 ¢ 100pb. O
nimero de alelos, a heterozigosidade observada
(Ho) ¢ esperada (He), o teste do equilibrio de
Hardy-Weinberg (HWE) e o nimero de
migrantes (Nm) foram calculados pelo programa
GENEPOP 4.0.6 (Rousset, 2008). No teste
HWE, a deficiéncia ou o excesso de
heterozigotos para os primers foi baseado no
teste exato de Fisher e calculado pelo método da
cadeia de Markov (Markov chain length:
100,000, dememorizations: 10,000). A
frequéncia alélica e a distdncia genética (DG)
foram calculadas utilizando-se o programa
PopGene 1.31 (Yeh et al., 1999). A riqueza
alélica (Ra) foi calculada usando-se FSTAT
2.9.3.2 (Goudet, 2005). A presenga de alelos
nulos foi verificada por meio do programa
Micro-Checker 2.2.3 (Van Oosterhout et al.,
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2004). O indice de diferenciacdo genética — Fst,
o desequilibrio de ligacdo e a andlise de varidncia
molecular — AMOVA foram estimados pelo
programa Arlequim 3.1 (Excoffier et al., 2005).
Nestas duas ultimas analises, as popula¢des
foram analisadas formando todas as combinagdes
possiveis (15 no total). Como método de
diferencia¢do dos valores de Fst, foi utilizada a
definigdo de Wright (1978), em que valores entre
0,00 e 0,05; 0,051 e 0,15; 0,151 e 0,25 ¢ > 0,25
indicam  pequena,  moderada, alta e
elevada diferenciacdo genética, respectivamente.
Utilizando-se a analise UPGMA, foi construido
um dendrograma baseado na distancia genética
de Nei (1978), por meio do programa MEGA,
versdo 5.0 (Tamura et al., 2011).
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RESULTADOS

No total, 47 alelos foram detectados para os
individuos das seis populagdes naturais. Os primers
utilizados foram polimoérficos e amplificaram alelos
microssatélites consistentes e reproduziveis, com
tamanhos entre 118pb (PLO1) e 330pb (P1i30). Os

primers que apresentaram maior niimero de alelos
foram o Parl2 e o Par82 (seis alelos), seguidos do
Pl1i43, Pli60 e Par80 (cinco alelos). A média do
namero de alelos por primer, por populagdo,
caracterizou-se entre 3,1 (LMO) e 4,6 (BAB) (Tab.
3).

Tabela 3. Numero de amostras (N), nimero de alelos por primer (Na), heterozigose observada (Ho),
heterozigose esperada (He), riqueza alélica (Ra) e teste do equilibrio de Hardy-Weinberg (HW) para as

populagdes naturais de Prochilodus lineatus

Primer LMO MOG PRO BAB NAV BAR Média
N 4 4 7 23 4 6 48
Pli01 Na 3 4 4 4 3 4 3,67
Ho 0,500 0,500 0,667 0,687 0,500 0,500 0,559
He 0,679 0,750 0,636 0,719 0,607 0,561 0,659
Ra 3,00 4,00 3,31 3,41 3,00 3,24 3,33
P1i30 Na 3 3 4 4 3 3 3,33
Ho 0,500 0,750 0,167 0,682 0,500 0,167 0,461
He 0,679 0,679 0,803 0,684 0,464 0,682 0,665
Ra 3,00 3,00 3,90 3,24 3,00 2,96 3,18
Pli43 Na 3 4 4 5 3 4 3,83
Ho 1,000 1,000 0,571 0,409 0,500 0,833 0,719
He 0,679 0,821 0,791 0,634 0,679 0,682 0,714
Ra 3,00 4,00 3,80 2,99 3,00 3,33 3,35
P1i60 Na 2 3 4 5 4 3 3,50
Ho 0,250 0,250 0,571 0,300 0,750 0,000 0,353
He 0,250 0,464 0,714 0,641 0,821 0,545 0,572
Ra 2,00 3,00 3,61 3,04 4,00 2,82 3,08
Parl2 Na 4 4 4 6 5 3 4,33
Ho 0,250 1,000 0,571 0,571 1,000 0,333 0,621
He 0,750 0,821 0,736 0,807 0,857 0,530 0,750
Ra 4,00 4,00 3,50 4,38 5,00 2,65 3,92
Parl4 Na 4 3 3 4 3 2 3,16
Ho 0,500 0,750 0,857 0,364 0,750 0,833 0,676
He 0,786 0,679 0,615 0,601 0,679 0,530 0,648
Ra 4,00 3,00 2,82 2,93 3,00 2,00 2,96
Par21 Na 2 2 3 3 2 3 2,50
Ho 0,750 0,500 0,429 0,227 0,500 0,833 0,540
He 0,536 0,429 0,538 0,635 0,429 0,682 0,541
Ra 2,00 2,00 2,56 2,80 2,00 2,96 2,39
Par43 Na 3 2 4 4 2 2 2,83
Ho 0,250 0,000 0,429 0,478 0,750 0,167 0,345
He 0,607 0,429 0,703 0,727 0,536 0,530 0,590
Ra 3,00 2,00 3,46 3,41 2,00 2,00 2,64
Par80 Na 5 4 5 5 3 3 4,17
Ho 1,000 0,750 0,857 0,571 0,250 0,333 0,627
He 0,893 0,750 0,758 0,777 0,607 0,591 0,730
Ra 5,00 4,00 3,96 391 3,00 2,66 3,75
Par82 Na 2 5 3 6 4 5 4,17
Ho 0,500 0,250 0,500 0,650 0,750 1,000 0,608
He 0,429 0,893 0,682 0,841 0,750 0,803 0,733
Ra 2,00 5,00 2,91 4,70 4,00 4,24 3,81
Média N.A 3,10 3,40 3,80 4,60 3,20 3,20 3,8
Ho 0,550 0,575 0,562 0,494 0,625 0,500 0,490
He 0,629 0,671 0,698 0,707 0,643 0,614 0,607
Ra 3,10 3,40 3,38 3,48 3,20 2,87 3,24

**Significativo (P<0,01).
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Houve diferenca (P<0,01) entre a
heterozigosidade observada (Ho) e a esperada
(He) em todas as populagdes naturais para todos
os primers. A Ho média em cada primer
apresentou valores entre 0,345 (Par43) e 0,719
(P1i43). De acordo com pesquisas realizadas em
populagdes naturais de Prochilodus (Hatanaka et
al., 2006; Carvalho-Costa et al., 2008), a Ho
média foi alta (>45%) para todas as populacdes
estudadas, caracterizando uma alta variabilidade
genética  intrapopulacional. ~Em  termos
comparativos, os maiores valores de Ho
verificados foram observados em NAV (0,625) e
MOG (0,575), e os menores em BAR (0,500) e
BAB (0,494). A riqueza alélica (Ra) foi diferente
entre as populagdes (P<0,05), apresentando
valores entre 2,87 (BAR) e 3,48 (BAB). A
riqueza apresentou maior valor no Parl2 (3,92) e
menor valor no primer Par21 (2,39).

Tabela 4. indice de fixagdo (Fst), classificagio de Wri

Os dados de distdncia genética mostraram
diferencas entre as populagdes. Os valores
variaram entre 0,149 (BAB x NAV) e 0,773
(MOG x BAR). Os valores do indice de
diferenciacdo genética (Fst) corroboraram esses
resultados, denotando pequena, moderada e alta
diferencia¢do das popula¢des de acordo com a
classificacdo de Wright (1978). Da mesma
forma, o resultado do nimero de migrantes (Nm)
mostrou a presenca de fluxo génico entre as
populagdes, com valores entre 1,2 e 4,2
individuos por geracdo (Tab. 4). Os resultados da
AMOVA mostraram que essa variagdo genética
(P<0,05) ¢ maior dentro dos grupos do que entre
os grupos (Tab. 5). Finalmente, o dendrograma
obtido por meio do UPGMA mostrou a formagao
de dois agrupamentos: LMO-PRO-MOG ¢ BAR-
BAB-NAYV (Fig. 1).

ght (Wr), distancia genética (DG), e niimero de

migrantes (Nm) para as combinagdes das populagdes naturais de Prochilodus lineatus

Populagdes LMOxMOG LMOxPRO LMOxBAB LMOxNAV LMOxBAR MOGxPRO MOGxBAB MOGxNAV
Fst 0,041 0,006 0,028 0,121 0,176 0,056 0,062 0,149
Wr Pequena Pequena Pequena Moderada Alta Moderada Moderada Moderada
DG 0,199 0,181 0,290 0,385 0,515 0,189 0,273 0,527
Nm 2,6 32 2,6 1,7 1,4 33 3,0 1,5

Populagdes MOGxBAR PROxBAB PROXNAV PROxBAR BABXNAV BABxBAR NAVxBAR
Fst 0,218 0,078 0,076 0,181 0,046 0,050 0,101
Wr Alta Moderada Moderada Alta Pequena Pequena Moderada
Dg 0,773 0,244 0,398 0,624 0,149 0,198 0,297
Nm 1,2 4,0 2,0 1,5 42 3,7 2,1

Tabela 5. Porcentagem de variagdo entre e dentro das combinagdes das populagdes de Prochilodus

lineatus obtida por meio da analise de variancia molecular (AMOVA)

Populagdes LMOxMOG ___ LMOxPRO LMOXBAB LMOXNAV LMOXBAR MOGXPRO MOGxBAB MOGXNAV
Entre 4,15 0,59 2,77 12,13 17,60 5,66 6,21 14,86
Dentro 95,85 99,41 97,23 87,87 82,40 94,34 93,79 85,14

Populagdes MOGXBAR  PROxBAB PROXNAV PROXBAR BABXNAV BABxBAR NAVXBAR Todas
Entre 21,82 7,78 7,64 18,12 4,60 5,12 10,11 6,53
Dentro 78,18 92,22 92,36 81,88 95,40 94,88 89,89 93,47

_| LMO
PRO
MOG
BAR
BAB
MNAN
t } |
0.z0 015 TRl] 0.05 0.00

Figura 1. Dendrograma baseado nos complementos aritméticos dos coeficientes de similaridade de Nei
(1978), para as populagdes naturais de Prochilodus lineatus.
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DISCUSSAO

O numero de alelos obtidos por meio dos primers
PI01 foi similar ao observado em outro estudo
(Hatanaka et al., 2006). Por outro lado, o niimero
de alelos obtidos com P1i30, Pli43, Pli60, Parl2,
Parl4, Par21, Par43, Par80 e Par82 foi menor
que o observado em outras pesquisas (Barbosa et
al., 2006, Yazbeck e Kalapothakis, 2007
Barbosa et al., 2008; Marteleto, 2015). Essa
diferenca no ntimero de alelos observados em
comparagdo com outros estudos pode ter sido
causada pelas metodologias utilizadas para as
analises alélicas (eletroforese em gel de
poliacrilamida ou genotipagem por meio de
sequenciador) (Marteleto, 2015), ou pela distinta
localizacdo geografica das populagdes naturais
amostradas, que apresentam diferentes conjuntos
alélicos, especificos para cada local.

A diferenga (P<0,01) entre Ho ¢ He em todas as
populagdes naturais caracterizou-se pelo déficit
de heterozigotos sob o equilibrio de Hardy-
Weinberg (HWE), diferenca que sugere uma
divisdo populacional. Contudo, os resultados de
Ho média foram altos para todas as populagdes.
Isto caracterizou uma adequada variabilidade
genética intrapopulacional, indicando que, apesar
do déficit de heterozigotos observado, a
variabilidade foi mantida. O déficit de
heterozigotos em um ou mais primers e a perda
de alelos podem indicar a presenga de alelos
nulos, o efeito Wahlund, ou a combinagdo de
ambos (Hatanaka et al.,, 2006; Gonzélez-
Wanguemert et al., 2012). A andlise realizada
por meio do programa Micro-Checker 2.2.3
apontou a possivel presenca de 11 alelos nulos;
isso demonstra a influéncia desses fatores no
déficit de heterozigotos observado. Outros
estudos utilizando marcadores microssatélites na
analise de populagdes de Prochilodus também
encontraram resultados similares (Hatanaka et
al., 2006; Carvalho-Costa et al., 2008).

Deve-se destacar que as amostragens realizadas
nas UHE mais antigas (entrada em operagdo
entre 1958 e 1965) foram as que apresentaram
uma menor variabilidade genética. Esses
resultados podem ser atribuidos a uma
diminuicdo do nimero de individuos presentes
nas populagdes naturais, causada possivelmente
pelos impactos das barragens (fragmentagdo do
habitat), sobrepesca, contaminagio e degradagdo
ambiental, ou a participacdo paralela de todos
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eles. Entretanto, ndo ¢ possivel determinar se um
ou todos esses fatores estdo afetando a
variabilidade genética nos locais amostrados.

Tratando-se de rios impactados por barragens e
hidrelétricas, a primeira hipdtese a ser proposta
seria encontrar uma fragmentagdo do habitat e,
consequentemente, dos ciclos reprodutivos de
espécies de peixes migratorios, fato que teria
como principal efeito a formagdo de estruturagio
populacional. Nesse contexto, Barroca et al.
(2012), ao avaliarem populagdes de Prochilodus
costatus de trés locais a montante e a jusante da
Barragem  Gafanhoto, no Rio  Parana,
encontraram niveis elevados de diversidade
genética dentro das populagdes e diferenciacdo
significativa entre elas, indicando que a
barragem promoveu fragmentacdo do habitat e
limitacdo do fluxo génico entre as populagdes.
No presente trabalho, apesar da alta
diferencia¢do genética de Wright observada em
algumas combinagdes (LMO x BAR, MOG x
BAR e PRO x BAR) e da formagdo de dois
agrupamentos no dendrograma de distancia
genética de Nei, de forma geral os valores de
distancia genética (baixas distancias genéticas),
AMOVA (maior diferenciagdo dentro dos
grupos), Fst (pequena e moderada diferenciacdo
genética) e Nm (alto niimero de migrantes)
evidenciaram similaridade genética entre as
populagdes amostradas. Dessa forma, a barreira
geografica (diferentes rios) ¢ a barreira fisica
artificial (barragens) ndo influenciaram a
presenca de mecanismos de fragmentagdo e
estruturagdo dessas populagdes.

Cinco das seis barragens estudadas no presente
estudo (LMO, PRO, BAB, NAV e BAR)
possuem inicio de operacdo maior que 30 anos.
Devido ao longo tempo de instalag@o e a barreira
fisica imposta nesses rios, esperava-se encontrar
estruturacdo genética entre as UHE. Iwersen
(2010), ao analisar populagdes de Prochiodus
lineatus coletadas em diferentes pontos da bacia
do Rio Uruguai, observou a formagdo de
estruturagdo populacional, fato que, segundo o
autor, ndo pode ser atribuido as barragens
construidas no local devido ao pequeno tempo de
implantacijo (UHE Ita: 1987 e UHE
Machadinho: 2002). Dessa forma, pressupde-se
que a similaridade genética observada entre as
populagdes pode ser justificada pelo efeito do
programa de repovoamento realizado ha mais de
20 anos nos rios estudados, onde a soltura de
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alevinos de P. lineatus pode ter contribuido para
a homogeneizagdo das populagdes avaliadas. Em
relacdo as populagdes naturais amostradas no rio
Tieté, Lopera-Barrero et al. (2015) observaram
igualmente similaridade genética entre elas, fato
que, além de ser atribuido a influéncia do
programa de repovoamento, também pode estar
relacionado com o efeito da hidrovia Tieté-
Parand. Contudo, maiores estudos devem ser
realizados para a maior compreensdo da
variabilidade  genética populacional dessa
espécie, de preferéncia em conjunto com as
centrais de repovoamento, a fim de estipular a
real influéncia desses programas sobre as
populacdes naturais.

O monitoramento genético utilizando marcadores
moleculares é fundamental para compreender a
variabilidade e a estrutura genética de
populagdes naturais, principalmente quando se
trata de peixes migradores como o P. lineatus.
Assim, é importante ressaltar que
empreendimentos e projetos na area de
conservacdo promovidos por UHE em conjunto
com instituicdes de ensino superior sdo de
grande importdncia para programas de
repovoamento de espécies nativas.

CONCLUSAO

Foi observada alta variabilidade genética nas seis
populagdes naturais avaliadas, com pequena,
moderada e alta diferenciagdo genética entre elas
ocasionada possivelmente pelo programa de
repovoamento realizado nos rios.
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